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葡萄白藜芦醇合酶基因转化水稻的研究
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摘要 将来源于2个葡萄品种的白藜芦醇合酶基因以组成型表达的强启动子 Ubiquitin驱动,并利用农杆

菌介导的遗传转化引入粳稻品种中花11中。通过对单拷贝转基因家系基因表达量及白藜芦醇目标物的检测,

发现大多数转基因家系的外源基因可稳定表达,但检测到的最终产物不是白藜芦醇,而是白藜芦醇苷(亦称云杉

新苷),最高检出量达到了10.26μg/g,是野生型对照的1000倍,推测这是在生成白藜芦醇的基础上,水稻内源

的糖基转移酶作用的结果。虽然经抗病检测发现转基因植株并没有对稻瘟病菌表现出明显抗性,但是高含量的

云杉新苷转基因家系可以作为提升水稻潜在营养价值的材料进行使用。
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  植物抗毒素[1](phytoalexins)是植物受到外界

病原菌侵染后产生并积累的一类具有抗菌活性的小

分子物质,白藜芦醇(resveratrol,Res)便是其中之

一,它多存在于葡萄及花生中。其在自然状态下的

含量很低,但当植物受到病原菌侵染或 UV照射后

可被诱导产生并大量富集[2]。从结构上看,白藜芦

醇又 被 称 为 3,4′,5-三 羟 基-反 式-对 二 苯 乙 烯

(trans-3,4′,-5-trihydroxystilebene),属于多酚类化

合物,难溶于水。Res具有顺、反2种结构,反式异

构体的生物活性强于顺式[3]。
白藜芦醇及其衍生物被证实有多重营养和保健

价值。在人体心血管方面,Res可通过消除自由基

及螯合作用来抑制低密度脂蛋白(LDL)的氧化,从
而达到预防动脉硬化和冠心病的效果[4]。在抗肿瘤

方面,Res可抑制环氧合酶(COX)及过氧化氢酶的

活性[5],同时参与诱导细胞凋亡过程。2006年,

Joseph等[6]研究表明Res能将处于高热量饮食状态

的中年小鼠的生理机能改变为正常饮食状态下的生

理机能,从而维持身体的健康状态、延长小鼠寿命。
说明Res类小分子物质是提高哺乳动物健康水平

的潜在资源。
白藜芦醇合酶(RS)是白藜芦醇合成途径中唯

一特异且必不可少的关键酶,它以4-香豆酰辅酶A

和丙二酰辅酶A为底物合成白藜芦醇[7-9]。由于目

前尚未鉴定出任何调控Res生物合成路径的转录

因子[10],并且自然界中几乎所有高等植物都有合成

Res前体物质的能力,理论上只需通过基因工程手

段将单个RS 基因导入受体植物,就能使其获得合

成Res的能力。自1993年以来,人们先后将不同来

源的RS 基因转化到烟草[11]、西红柿[12]、水稻[13]、
大麦和小麦[14-15]、猕猴桃[16]、苜蓿[17]、葡萄[18]、苹
果[19]及木瓜[20]中。研究证明RS 基因在上述转化

操作中能稳定整合并表达,除猕猴桃以外,其余的遗

传转化均能改善植株的抗病能力。这些研究表明

RS基因具有在非本体植物中表达并提高受体植物

抗病的潜力,但针对不同的菌株和转化受体可能产

生截然不同的结果。与此同时,Res对多种细菌和

真菌的作用效果和机制尚不明确,因此,对于不同的

应用目的,进行不同的转化尝试是可行且有意义的。
水稻是重要的粮食作物,其抗病能力一直是科

研人员关注的焦点。稻瘟病是水稻三大病害之首,
因其复杂的变异性,常常使具有小种专化性的R 基

因在几年后失效。Res作为一种植物抗毒素类的天

然抗菌物质,是一类区别于传统抗病途径的新群体,
具有广谱抗性的潜能。同时 Res还具有预防心血

管疾病、抗老化、抗肿瘤等保健功效。本研究通过转
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基因方法在水稻中引入白藜芦醇合酶基因,以期获

得对真菌病害特别是稻瘟病具有抗性的水稻资源,
开拓水稻抗病的新渠道,同时提高水稻潜在的营养

和保健价值。

1 材料与方法

1.1 试验材料

大肠杆菌(Escherichiacoli)菌株TOP10和根

癌农杆菌菌株EHA105,为华中农业大学作物遗传

改良国家重点实验室保存和提供。
基因表达载体1300NU 是以pCAMBIA1300

为骨架、在多克隆位点添加Ubiquitin启动子及Nos
终止子而来,由笔者所在实验室改造和保存。转化

受体为水稻粳稻品种中花11(ZH11)。

2个白藜芦醇合酶基因M 和VJ 由中国科学院

武汉植物研究所李绍华教授提供。
1.2 白藜芦醇合酶基因超表达载体构建

通过序列分析,选取合适的酶切位点BamHⅠ/

SacⅠ,经过回收纯化将 M、VJ 基因序列直接连入

1300NU。最后将酶切检测正确的阳性克隆经测序

确证,转化入农杆菌菌株EHA105,在-70℃冰箱

冷冻保存待用。相应载体命名为pM、pVJ。
1.3 农杆菌介导的遗传转化及 PCR 检测

以粳稻ZH11成熟种子诱导产生的胚性愈伤组

织作为受体,用含pM 和pVJ根癌农杆菌的悬浮培

养基浸泡侵染,共培养2d后用50mg/L的潮霉素

筛选2代得到抗性愈伤。抗性愈伤经分化、生根后获

得转化苗。载体转化所得的植株分别命名为M、VJ。
取适量转基因植株的幼嫩叶片,抽提其基因组

DNA。PCR检测引物详见表1。
反应程序:94℃5min;变性94℃45s,退火

58℃30s,延伸72℃90s,32个循环;72℃7min。
扩增产物用0.8%的琼脂糖凝胶电泳,经EB染

色,紫外分析仪观察、检测。
1.4 转基因植株的 Southern blot 检测及拷贝数

鉴定

  大量抽提植物叶片DNA,总DNA8μg上样,
用 HindⅢ酶切,于37℃反应20~24h。待酶切完

全后,利用凝胶电泳将不同大小的DNA片段分开,
凝胶选用1%TAE,电泳条件为30V、24h,之后将

DNA转入尼龙膜上并固定。针 对 潮 霉 素 基 因

(hpt)内 部 序 列 设 计 探 针,所 用 引 物 见 表 1。

Southernblot检测使用DIGHighPrimeDNALa-

belingandDetectionStarterKitⅡ 试 剂 盒,购 自

Roche公司。
1.5 稻瘟病菌株培养及单拷贝植株活体接病检测

本研究所用的稻瘟病菌株为91-17-2,属于中国

北方粳稻区致病小种,能使ZH11高度感病。理论

上植物抗毒素不具小种专化性,故用此菌株代表稻

瘟病菌株进行抗病性检测。将经鉴定的水稻单拷贝

T0代及T1代种子浸种催芽后,播种于小红桶,每桶

代表1个家系,植株数不少于30,待其生长至4叶1
心期时进行接病检测。

稻瘟菌菌株采用番茄燕麦培养基培养,经活化、
扩繁、产孢后,采用喷雾法接种于水稻植株。孢子浓

度维持在1×105~5×105个/mL范围,接种后先黑

暗处理36~48h,再光暗交替处理5~7d。1周左

右调查发病情况,依据IRRI(http://www.knowl-
edgebank.irri.org/extension/crop-damage-disea-
ses/leaf-blast-bl.html)制定的 0~9 级分级标准

(RiceStandardEvaluationSystem/LeafBlast),评
估发病叶片的病级。按公式:病情指数=∑(各级病

叶数×对应叶片的病级)×100/(总调查株数×9)计
算病情指数(diseaseindex),并进行抗感的判定,

diseaseindex在0~5范围内为高抗,5~15为抗

病,15~30为中抗,30~45为中感,45~60为感病,
大于60为高感。
1.6 白藜芦醇合酶基因表达量检测

对于接病的转基因植株,以小红桶为单位,取混

合叶片的RNA样,进行RT-PCR检测。RNA抽提

采用 TRIzolReagent(上 海 生 工),反 转 录 采 用

MLV反转录酶(Invitrogen公司),内参选用GAP-
DH 基因,基因引物同本文“1.3”,序列见表1。
1.7 HPLC-MS 分析白藜芦醇产物

以小红桶为单位,取每个单拷贝家系接病7d
后的叶片混合样。将新鲜叶片在液氮中研磨后,加
入10mL80%甲醇于室温避光轻柔震荡过夜,离心

去除沉淀,将上清液用氮吹仪吹干后,复溶于2mL
纯甲醇中,0.22μm有机相微孔滤膜过滤后存于样

品瓶避光待用。
采用高效液相色谱-质谱联用法进行检测,高

效液相色谱仪为 Waters2695,配备的二极管阵列检

测器为 Waters2696;质谱仪为 API5000(A&B公

司)。反式白藜芦醇(Res)和反式云杉新苷(piceid)
标准 品 购 于 SIGMA 公 司,产 品 编 号 为 R5010、

15721。
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表1 PCR检测引物序列

Table1 PrimersequencesforPCR

目的基因 Gene 引物名称Primername 引物序列Primersequence 产物长度/bpProductlength

M
M-F 5′-TTCAGGGTCACTAAGAGCG-3′

1365
M-R 5′-CTGGTCCAAAACCGAATAAT-3′

VJ
VJ-F 5′-CACTTGTGCACACTGAGTT-3′

1557
VJ-R 5′-CCTGGTCCAAAACCGAAT-3′

Hpt
Hpt-F 5′-AGAATCTCGTGCTTTCAGCTTCGA-3′

720
Hpt-R 5′-TCAAGACCAATGCGGAGCATATAC-3′

GAPDH
GAPDH-F 5′-CTGCAACTCAGAAGACCGTTG-3′

329
GAPDH-R 5′-CCTGTTGTCACCCTGGAAGTC-3′

  色谱条件:C18色谱柱,柱温为室温,流动相是

水与乙腈,其配比随进样时间呈线性变化(表2),流
速1mL/min,检测波长304nm,进样量20μL。每

个家系的测定均进行3次重复。

质谱条件:离子源为负ESI源,雾化气(GS1)

60kPa;辅助气(GS2)55kPa。检测前先对标准品

用2对子母离子对做定性试验,母离子/子离子:

389.3/227.3,389.3/185.3,选 择 其 中 信 号 高 的

389.3/227.3作为定量离子对。流动相为水与乙腈

(V水∶V乙腈=70∶30),样品均用流动相进行稀释,

进样量10μL。每个家系的测定进行3次重复。
表2 高效液相色谱流动相配比

Table2 ThegradientcycleofHPLCmobilephase

时间/min
Time

水/%
Water

乙腈/%
Acetonitrile

0.00 80 20
10.00 40 60
14.00 80 20
18.00 80 20

2 结果与分析

2.1 白藜芦醇合酶基因超表达载体的获得

pM、pVJ载体结构及酶切检测结果见图1,结
果显示载体大小与空载体的大小一致,目标片段大

 A:基 因 载 体 结 构 示 意 图 VectorstructureofpM andpVJ;

B:BamHⅠ/SacⅠ双酶切检测(9kb+1.8kb)ResultofBamHⅠ/SacⅠ
digestion(9kb+1.8kb);M:MarkerDL5000.

图1 pM、pVJ载体构建

Fig.1 IdentificationofthepMandpVJplasmid

小与理论结果吻合,说明表达载体构建成功。
2.2 农杆菌介导的遗传转化及转基因植株检测

  试验结果显示,本研究有75%(再生植株4株

中有3株检测为阳性)的转基因植株 M 及77.8%
(再生植株27株中有21株检测为阳性)的转基因植

株VJ,凝胶电泳结果呈现出与预期大小相符的目标

基因条带,而转基因阴性对照ZH11和空白对照

ddH2O中未出现目标条带,证明目标基因已经整合

进入了植物基因组。

2.3 转基因植株的 Southern blot 检测及拷贝数

鉴定

  为了进一步确证外源基因的稳定整合,同时检

测其拷贝数,我们对每个转基因家系进行了2次

Southernblot验证。第1次验证后,少量多拷贝家

系被剔除,图2显示的是第2次验证的结果。结果

显示,转基因家系阳性植株对应泳道呈现出1至9
条个数不等的条带,证明这些家系中外源基因确实

整合到了水稻基因组中,且插入的位点和个数是随

机的。考虑到外源基因的遗传稳定性和一致性,我

们选择单拷贝家系进行以下的试验。

2.4 稻瘟病菌接病检测结果

将上述单拷贝T0代及部分T1代转基因家系的

种子发芽后进行抗病检测。其中T0代种子发育的

T1代转化苗经DNA抽提及PCR检测后已剔除阴

性分离后代,T1代种子为筛选出的纯合单拷贝稳定

株系。分别于2012年3月、4月、7月进行3次独立

接病试验,结果见表3。在每次试验中,均可挑选出

抗病能力得以改善的家系,但综合3次结果,无法得

出一致的结论。此外,野生型对照ZH11的表现也

非常不稳定,在第2次接病试验中甚至呈中抗水平。

因此,转基因家系的抗病能力是否得到改善,目前还

无法得出肯定结论。
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 M:λ-EcoT14ⅠdigestDNAMarker;泳道a-d:M 转基因家系;

泳道e-t:VJ转基因家系;泳道b与e为各自家系的转基因阴性对

照;泳道a,c,d,f,g,i,j,l,m,n,q为单拷贝家系,对应的家系号为

M1,M3,M4,VJ2,VJ3,VJ5,VJ6,VJ10,VJ11,VJ13,VJ18。M:λ-

EcoT14ⅠdigestDNAMarker;Lanea-d:Mfamily;Lanee-t:VJ

family;Lanebandeserveasthenegativetransformedcontrolof

MandVJfamilyrespectively;Lanea,c,d,f,g,i,j,l,m,n,q,cor-
respondingto M1,M3,M4,VJ2,VJ3,VJ5,VJ6,VJ10,VJ11,

VJ13,VJ18,representthesingle-copygenefamilies.

图2 M,VJ转基因家系Southernblot分析

(HindⅢ 酶切)

Fig.2 SouthernblotassayoftheM,VJfamilies
(digestedbyHindⅢ)

2.5 白藜芦醇合酶基因表达量检测

为了找出转基因水稻抗病表现不佳的原因,我
们 对接病家系的植株进行了表达量检测(图3),结

果显示除VJ10外,其余转基因家系基因表达量与

内参GAPDH 的表达水平基本相当,说明转基因植

株抗病表现微弱并不是基因不表达造成的。此外,
各家系外源基因的表达水平在接病前后差异不大,
说明组成型表达启动子 Ubiquitin作用效果稳定,
外源基因的表达并没有受到外界环境及病菌的影响

和诱导。理论上植株的抗病能力与基因的表达量应

该相对应,但本试验中各家系的表达量并没有与其

抗病性对应。
2.6 白藜芦醇产物测定

根据前人的经验,我们将目标物锁定为白藜芦

醇和云杉新苷。首先利用 HPLC对转基因植株进

行定量分析,检测结果见图4。
图4A中,峰1表示云杉新苷(piceid),出峰时

间约6min,峰2为白藜芦醇(Res),出峰时间约8.5
min。根据标准品出峰时间判断,野生型ZH11样

品中没有对应白藜芦醇的峰形,但在转基因家系中

同样也没有。由此我们可以基本确定转基因植株中

没有积累白藜芦醇。而6min左右ZH11出峰较

多,故无法确定转基因样品中对应时间显现的是杂

峰还是云杉新苷。于是我们进一步采用质谱分析,
对云杉新苷的含量进行测定,所得结果见图5。

表3 稻瘟病接病结果

Table3 Resultofblastresistanttestoftransgenicplants

2012-03

家系

Transgenetic
family

病情指数

Disease
index

类型1)

Resistant
type

2012-04

家系

Transgenetic
family

病情指数

Disease
index

类型2)

Resistant
type

2012-07

家系

Transgenetic
family

病情指数

Disease
index

类型3)

Resistant
type

ZH11 73.7 高感 ZH11 28.9 中抗 ZH11-1 64.9 高感

ZH11-2 65.8 高感

VJ2 48.7 感病 VJ2 26.6 中抗 VJ2 70.8 高感

VJ10 45.8 感病 VJ10 30.7 中感 VJ10 53.1 感病

VJ11 60.1 高感 VJ11 27.8 中抗 VJ11 64.4 高感

VJ13 34.2 中感 VJ13 49.9 感病

VJ27 56.8 感病 VJ27 33.5 中感 VJ27 68.7 高感

M1 58.1 感病 M1 52.0 感病

VJ5 61.8 高感 VJ3 36.2 中感

M3 40.6 中感 VJ6 33.8 中感

 1)高感 Highsusceptible;感病 Susceptible;中感 Middlesusceptible;2)中感 Middlesusceptible;中抗 Middleresistant;3)高感

Highsusceptible;感病Susceptible.

11
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 B:接病前7d样品;L:接病后7d样品B:Samplesof7daysbe-
foreinoculation;L:Samplesof7daysafterinoculation.

图3 转基因家系VJ基因RT-PCR结果

Fig.3 RT-PCRanalysisofVJgeneintransgenicplants

 A:500μg/L反式Res与piceid标准品峰图 Fig.of500μg/L

trans-resveratrolandtrans-piceidstandardsamples;B:转基因

家系样品峰图 Fig.oftransgenicricesamples;C:野生型对照

ZH11样品峰图 Fig.ofwildtypecontrolZH11samples;峰1:

反式云杉新苷标准品峰形,出峰时间约6min;峰2:反式白藜

芦醇标准品峰形,出峰时间约8.5min。Peak1:Trans-piceid

standardsample,retentiontimeisabout6min;Peak2:Trans-
resveratrolstandardsample,retentiontimeisabout8.5min.

图4 转基因产物HPLC测定结果

Fig.4 HPLCanalysisoftransgenicrice

  不同于HPLC的是,质谱中只有满足定量离子

对389.3/227.3条件的信号才会被提出,即只有母

体相对分子质量为390.3(云杉新苷相对分子质

量),子离子相对分子质量为228.3(去掉糖苷基团

后子离子的相对分子质量)的物质才会出峰。所以

图5A中显示的2个峰说明标准品中含有2类云杉

新苷,而它们出峰时间不同,说明这2类物质的极性

有差异。于是我们推断主峰1为标准品反式云杉新

苷,出峰时间约为2.5min,而小峰2为其顺式同分

异构体,出峰时间约为3.1min。顺式异构体出峰

时间略晚于反式,这点也与前人的研究结果吻合。
产生这一现象的可能原因是整个试验过程中无法做

到完全避光,而在 UV照射下,反式云杉新苷可以

转化为顺式。有意思的现象是,在转基因植株样品

中,峰2的含量明显高于峰1,甚至可以达到峰1的

2~3倍(图5B)。但由于缺少顺式云杉新苷标准

品,我们无法将这一推测予以验证,故在转基因家系

中只针对反式云杉新苷进行定量计算,结果见表4。
由图5A可知标准品中峰2的含量很少,故计算中

将其忽略不计。虽然阴性对照ZH11中也出现了峰

1和峰2,但含量极少,仅为转基因植株样品的1/100
甚至1/1000,亦可忽略。

由表4可知,7个转基因家系中,M1家系的反

式云杉新苷含量最高,达到了10.26μg/g,同时

VJ11和VJ13家系中反式云杉新苷在每克新鲜叶

片中也达到了微克级。但是,高含量的云杉新苷却

没有增强转基因植株的抗性,说明云杉新苷本身对

稻瘟病菌可能没有抑制效果。

 A:30μg/L反式云杉新苷标准品峰图Fig.of30μg/Ltrans-piceidstandardsamples;B:转基因家系样品峰图 Fig.oftransgenicrice
samples;C:野生型对照ZH11样品峰图Fig.ofwildtypecontrolZH11samples;峰1:反式云杉新苷标准品峰形,出峰时间约2.5min
Peak1:Trans-piceidstandardsample,retentiontimeisabout2.5min;峰2:未知峰,推测为顺式云杉新苷,出峰时间约3.1minPeak
2:Unknownpeak,itwassuspectedascis-piceid,retentiontimeisabout3.1min;数字代表相应峰面积 Rednumbersrepresentthearea
ofcorrespondingpeaks.

图5 转基因产物质谱测定结果

Fig.5 LC-MSanalysisoftransgenicrice
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表4 转基因家系反式云杉新苷含量

Table4 Contentoftrans-piceidin

transgenicfamilies μg/g

转基因家系

Transgenicfamily
反式云杉新苷含量

Contentoftrans-piceid
VJ2 0.68±0.01
VJ3 0.38±0.07
VJ10 0.17±0.01
VJ11 1.23±0.04
VJ13 1.88±0.13
VJ27 0.03±0.01
M1 10.26±0.62

ZH11-1 0.05±0.00
ZH11-2 0.02±0.01

3 讨 论

我们推测,本研究中转基因水稻抗病效果不显

著的原因有2个。其一,转基因水稻中没有产生足

够多的云杉新苷以抵御稻瘟病菌的侵染。在有抗病

效果的转化事件中,植物抗毒素的含量都达到了较

高的水平。烟草中Res含量达到400μg/g,表现出

对灰霉病菌的抗性[11];木瓜中云杉新苷的最高含量

达到50μg/g,表现出对棕榈疫霉的抗性[20];苜蓿中

云杉新苷的最高含量也达到了20μg/g
[17]。本研究

中云杉新苷最高检出量为10μg/g,可能还没达到

抗病水平。其二,稻瘟病菌可能对云杉新苷有抵抗

能力。真菌菌株存在较致密的渗透性屏障,而云杉

新苷本身亲水性强,渗入疏水性细胞膜的能力弱,于
是可能被隔绝在菌体外,造成抗病效果不佳。

自然情况下,葡萄被真菌侵染后,不仅能诱导自

身RS基因的表达,也能促进Res合成路径中的上

游基因PAL 的表达[21]。因此,若能使Res合成途

径中的相关酶在转基因植株中共同表达,便能在一

定程度上提高二苯乙烯物质的含量,从而可能提高

白藜芦醇在转基因植株中的含量,增强转基因植株

抗病能力。从另一个角度出发,我们可以再导入

1个外源的糖基水解酶基因,使其在云杉新苷富集

处特异性表达,将糖苷基团水解。或者从蛋白水平

降低水稻内源糖基转移酶活性,抑或是通过RNAi
的方法抑制糖基转移酶基因表达,以此来减少转基

因植株中的糖苷化效应,使其能维持富集抗病能力

强的白藜芦醇。
除此之外,对于检测到的转基因产物是云杉新

苷而非白藜芦醇,我们推测这是水稻内源糖苷转移

酶的作用结果。换句话说,本试验中RS 基因稳定

表达并且应该产生了白藜芦醇,只是白藜芦醇在此

非特异性糖苷转移酶的作用下迅速转变为云杉新

苷。若质谱检测中,未知的峰2确实为顺式云杉新

苷,那么RS基因表达产物在叶片中的含量将远不

止10μg/g。
虽然本研究获得的转基因植株没有对稻瘟病菌

表现出明显抗性,但高含量的云杉新苷仍具有提升

水稻营养效用的潜在价值。现代药理学研究表明,
云杉新苷具有保护肝细胞、降血脂及抗脂质过氧化

等作用[22]。此外,饮食过程中,云杉新苷极有可能

在消化系统中转化为白藜芦醇发挥效用。如果我们

使用胚乳特异性启动子驱动RS 基因表达,还有可

能进一步增加云杉新苷在水稻胚乳中的含量,从而

直接对人体产生有益的保健作用。
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Transformingrice(OryzasativaL.)withaVitisstilbenesynthasegene

LIUDan-lu LINYong-jun

NationalKeyLaboratoryofCropGeneticImprovement/NationalCenterof
PlantGeneResearch (Wuhan),HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan430070,China

Abstract TworesveratrolsynthasegenesfromdifferentVitisspp.wereisolatedandreplacedun-
derthecontrolofUbiquitinpromoter,respectively.Thevectorswerethenintroducedintojaponicarice
cultivarZhongHua11throughAgrobacterium-mediatedgenetransformation.AnalysesofSouthernblot
andRT-PCRconfirmedthattheintroducedgeneswereexpressedstablyinmostofdifferentsingle-copy
genetransformants.BasedontheHPLC-MSanalysis,amajorresveratrolderivative,piceid(resveratrol-
glucoside)wasdetectedintheleavesofthesingle-copygenetransformantswiththehighestcontentof
10.26μg/gfreshweight,1000-foldmorethanthatofthewildtypecontrol.Resulsindicatedthatres-
veratrolproducedbytheexogenouslyintegratedgenemightbemetabolizedintopiceidbytheendoge-
nousglycosyltransferase.AlthoughthesetransformantsdidnotshowsignificantresistancetowardsMagna-
porthegrisea,theymayhavesomebeneficialeffectsonhumanhealthwiththehighcontentofpiceid.

Keywords resveratrol(Res);piceid;resveratrolsynthase(RS)gene;rice
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